





























is analyzed as well as  its genetic  relationships with other breeds. Significant FIS and  intra‐breed 
structure show  that  there  is some heterogeneity and structure within  the breed. However,  inter‐
breed structure results underline that this breed is differentiated from other Creole breeds, because 




environmental  conditions  are  warm‐dry,  with  sparse  vegetation.  Knowledge  of  the  genetic 
information of the Creole goat is important to determine intra‐racial diversity, the degree of genetic 
distance among other breeds of goats, and  the possible substructure of  the population, which  is 
valuable  for  the conservation of  such a  species’ genetic  resources. A  total of 145  samples of  the 






Europeans,  and Africans)  showed  the  following values: FIS  =  0.087, FIT  =  0.176,  and FST  =  0.098. 
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Regarding  the  analysis  of  the  population  structure,  the  results  showed  that  the Creole Chusca 































leon”,  and  “oreja  torneada”  biotypes)  and  in  the  absence  of  horns  (“muco”  biotype).  Sampled 
individuals  belonged  to  different  herds  and  locations  and  kinship  was  minimized,  so  genetic 







Thirty‐eight microsatellites were used,  including  the  thirty  recommended by  the FAO/ISAG 
(Food and Agriculture Organization of the United Nations/International Society of Animal Genetics) 
for genetic diversity  studies  in goat  species. The microsatellites  included were BM1258, BM1329, 
BM1818, BM6506, BM6526, BM8125, CSRD247, CSRM60, CSSM66, ETH010, ETH225, HAUT27, HSC, 
ILSTS008,  ILSTS011,  ILSTS019,  ILSTS030,  ILSTS087,  INRA005,  INRA006,  INRA023,  INRA063, 
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distance  [17] was determined using  the POPULATIONS  software  [18]. With  the distance values 





  Breed/Population  Acronym  Origin  n 
1  Chusca Lojana  LOJ  Ecuador  145 
2  Galapagos goat  GAG  Galapagos Islands (Ecuador)  24 
3  Spanish goat  SPA  USA  64 
4  Myotonic  MYO  USA  43 
5  Mexicana  MEX  Mexico  70 
6  Creole from Cuba  CUB  Cuba  40 
7  Creole from Colombia  COL  Colombia  24 
8  Creole from Venezuela  VEN  Venezuela  45 
9  Creole from Perú  PER  Peru  61 
10  Moxotó  MOX  Brazil  40 
11  Creole from Bolivia  BOL  Bolivia  40 
12  Creole from Paraguay  PGY  Paraguay  84 
13  North‐east creole  NEA  Argentina  40 
14  Neuquina  NUQ  Argentina  51 
15  Blanca de Rasquera  RAS  Spain  56 
16  Retinta  RET  Spain  15 
17  Verata  VERA  Spain  30 
18  Blanca Andaluza  BLANCA  Spain  40 
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19  Celtibérica  CELTIB  Spain  40 
20  Malagueña  MALAG  Spain  40 
21  Murciano‐Granadina  MG  Spain  40 
22  Florida  FLO  Spain  50 
23  Payoya  PAY  Spain  36 
24  Negra Serrana  SER  Spain  42 
25  Pitiusa  IB  Islas Baleares (Spain)  79 
26  Mallorquina  MALL  Islas Baleares (Spain)  70 
27  Majorera  MFV  Islas Canarias (Spain)  64 
28  Palmera  PAL  Islas Canarias (Spain)  32 
29  Tinerfeña  TF2  Islas Canarias (Spain)  70 
30  Cabo Verde  CVERDE  Cabo Verde  37 
31  Barki  BARKI  Egypt  44 
32  Baladi  BALADI  Egypt  31 
33  Saidi  SAIDI  Egypt  34 
34  Morocco  MOR  Marruecos  24 
35  Tunisian Local Goat  TU  Tunisia  58 
36  Maradi  MARADI  Nigeria  47 
37  West African Dwarf  WAD  Nigeria  52 
38  Sahel  SAHEL  Nigeria  46 
39  Kalahari Goat  KAL  South Africa  47 
40  Boer  BOER  South Africa  46 
41  Saanen  SAAN  International  36 
42  Alpina  ALP  International  37 










Shown  in  Table  2  are  the  values  obtained  for  expected  heterozygosity  (He),  observed 
heterozygosity  (Ho),  polymorphic  information  content  (PIC),  the  FIS  values with  their  standard 
deviations, and  the deviated markers of  the Hardy–Weinberg  equilibrium. Given  the PIC values 
obtained, most markers were informative (PIC > 0.5). After Bonferroni correction, only the INRA023 







heterozygosity.  In  Table  2,  the  values  of  expected mean  heterozygosity  (He  =  0.706)  and mean 
heterozygosity by direct count (Ho = 0.629) are shown. The value of FIS with a 95% confidence interval 
and 1000  randomizations was significant  (FIS = 0.1099  (0.08773–0.12549)), which  indicates  that  the 
population could deviate from the Hardy–Weinberg equilibrium. 
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Table 2. Genetic results of the “Chusca Lojana” goat: microsatellites, mean number of alleles (MNA), 
effective  number  of  alleles  (Ae),  expected  heterozygosity  (He),  observed  heterozygosity  (Ho), 
polymorphic  information  content  (PIC), FIS values  and  confidence  interval,  and Hardy–Weinberg 
equilibrium (HWE) deviations. 
Microsatellites  MNA  Ae  He  Ho  PIC  FIS  FIS IC  HWEd 
BM1258  12  5.04  0.804  0.755  0.78  0.06116  (−0.02427–0.13910)  NS 
BM1329  8  5.99  0.836  0.741  0.81  0.11373  (−0.02560–0.19802)  NS 
BM1818  9  4.65  0.788  0.746  0.76  0.05246  (−0.02859–0.13614)  NS 
BM6506  11  6.73  0.855  0.746  0.84  0.12696  (0.04177–0.20820)  NS 
BM6526  9  5.65  0.826  0.819  0.8  0.008  (−0.06846–0.07866)  NS 
BM8125  7  2.35  0.576  0.559  0.53  0.03099  (−0.08580–0.14336)  NS 
CSRD247  7  4.61  0.786  0.729  0.76  0.07246  (−0.01127–0.15292)  NS 
CSRM60  8  4.43  0.777  0.748  0.74  0.03741  (−0.05035–0.12679)  NS 
CSSM66  20  7.02  0.861  0.69  0.84  0.1987  (0.11256–0.27766)  NS 
ETH010  4  2.06  0.516  0.434  0.44  0.15805  (0.00882–0.30514)  NS 
ETH225  6  1.30  0.233  0.214  0.22  0.08139  (−0.06547–0.23836)  NS 
HAUT27  7  3.68  0.731  0.622  0.7  0.14921  (0.05547–0.23469)  NS 
HSC  14  8.42  0.885  0.789  0.87  0.10785  (0.03307–0.18731)  NS 
ILSTS008  3  1.60  0.375  0.352  0.34  0.06315  (−0.06421–0.19046)  NS 
ILSTS011  8  1.95  0.49  0.469  0.43  0.04338  (−0.08673–0.17046)  NS 
ILSTS019  7  4.42  0.776  0.681  0.74  0.12382  (0.02715–0.22251)  NS 
ILSTS030  9  6.01  0.837  0.667  0.81  0.20378  (0.10995–0.29227)  NS 
ILSTS087  7  3.16  0.686  0.667  0.64  0.02767  (−0.06163–0.11632)  NS 
INRA005  4  2.58  0.615  0.621  0.55  −0.00962  (−0.12535–0.09767)  NS 
INRA006  9  7.63  0.872  0.671  0.86  0.23073  (0.13451–0.31479)  NS 
INRA023  7  5.73  0.828  0.507  0.8  0.38867  (0.28331–0.48339)  *** 
INRA063  5  2.50  0.601  0.462  0.52  0.23224  (0.10057–0.35608)  NS 
INRA172  7  3.78  0.738  0.655  0.69  0.11342  (0.01843–0.20403)  NS 
MAF065  10  4.28  0.769  0.664  0.74  0.13723  (0.03830–0.23089)  NS 
MAF209  2  1.52  0.341  0.269  0.28  0.21245  (0.02267–0.38747)  NS 
McM527  9  4.20  0.765  0.669  0.73  0.12542  (0.01993–0.21898)  NS 
MM12  14  7.46  0.869  0.813  0.85  0.06528  (−0.00962–0.13071)  NS 
OarFCB011  10  4.58  0.784  0.734  0.75  0.064  (−0.02090–0.15133)  NS 
OarFCB020  6  1.70  0.414  0.372  0.38  0.0999  (−0.04615–0.23000)  NS 
OarFCB048  11  4.69  0.789  0.746  0.76  0.05456  (−0.02320–0.13311)  NS 
OarFCB304  12  4.77  0.793  0.738  0.76  0.06993  (−0.01207–0.15543)  NS 
SPS115  6  1.93  0.488  0.549  0.4  −0.13716  (−0.27617–0.00121)  NS 
SRCRSP05  7  5.47  0.82  0.759  0.79  0.07493  (−0.01091–0.15903)  NS 
SRCRSP08  6  5.07  0.772  0.643  0.73  0.16705  (0.05626–0.26468)  NS 
SRCRSP23  11  3.69  0.805  0.722  0.78  0.10356  (0.01086–0.18899)  NS 
SRCRSP24  8  4.33  0.732  0.558  0.69  0.23787  (0.11786–0.33931)  ** 
TGLA053  7  3.58  0.723  0.722  0.68  0.00138  (−0.09825–0.08853)  NS 
TGLA122  7  3.09  0.679  0.587  0.64  0.13537  (0.02766–0.23688)  NS 
  8  4.3  0.71  0.63  0.67  0,10986  (0.08773–0.12549)   
NS: Not Significant; ** p < 0.01; *** p > 0.001. 
3.2. Genetic Structure of the Chusca Lojana Goat 







































Shown graphically  in Figure  5  is  the population  structure  of  the  43  goat populations using 
STRUCTURE v.2.1 software. Every  individual  is represented by a vertical bar and each color  is a 
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uniform proportion of the corresponding cluster. When the number of estimated populations is 2 (K 
= 2), data are separated  in  two clusters,  in which one group corresponds  to  the European breeds 
(Spanish, Saanen, and Alpine) and most of the Creole breeds (shown with red), and the other group 










Perú;  10: Moxotó;  11:  Creole  from  Bolivia;  12:  Creole  from  Paraguay;  13: North‐east  creole;  14: 
Neuquina; 15: Blanca de Rasquera; 16: Retinta; 17: Verata; 18: Blanca Andaluza; 19: Celtibérica; 20: 
















values  (Ho = 0.63) than the mean of  the corresponding values  for the other American Creole goat 
populations (He = 0.638, Ho = 0.585). The only exception was the Paraguayan Creole, which showed 
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[28]. However, the FIS of the 57 Asian breeds was lower (0.073) and the FIT = 0.191 was similar to the 
corresponding values in the present study. 






















breed was not supported by our genetic  results. The Chusca Lojana breed belongs  to  the genetic 
group  of  the American Creoles,  descendants  of  the  of  the  Iberian  populations  imported  by  the 
Spanish  colonizers  five  centuries  ago.  No  genetic  introgressions  from  the  most  important 
international  breeds  (i.e.,  Saanen, Alpina,  Anglo‐Nubian, African,  and/or  Spanish  breeds) were 
detected in the Chusca Lojana breed. 
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